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摘要 :【 目 的 ] 为 了 明确 我 国 甜菜 夜 蛾 Spodoptera exigua. 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 及 基因 流 , 阐明 该 种 害虫 在 我 国 的 
种 群 历史 动态 。【 方 法 】 本 研究 对 采 自 我 国 20 个 地 理 种 群 的 529. 头 甜菜 夜 蛾 样品 进行 线粒体 COT 基因 序列 测定 与 
分 析 , 利 用 DnaSP 5.0 和 Arlequin 3. 11 软件 分 析 种 群 间 遗 传 多 样 性 、 遗 传 分 化 基因 流 水 平 及 分 子 变异 ,构建 了 单 
倍 型 系统 发 育 树 与 单 倍 型 网 络 图 。[ 结果 ]】 在 所 分 析 的 所 有 529 个 序列 样本 中 , 共 检 测 出 10 个 单 倍 型 ,其 中 Нар_1 
为 所 有 种 群 所 共享 。 总 群体 遗传 多 样 性 较 低 (Hd =0. 257 + 0.025, Pi =0. 0007 +0. 0001 , Kxy =0. 323) ,群体 间 遗传 
分 化 较 小 (Fsr 20.211) ,基因 流水 平 较 高 (N,, =1.870)。AMOVA 分 析 表 明 ,甜菜 夜 蛾 遗传 变异 主要 来 自 种 群 内 ， 
种 群 间 变异 水 平 较 低 。 各 种 群 间 遗传 分 化 程度 与 地 理 距 离 无 显著 相关 性 (RR =0.005,P >0.05)。 各 单 倍 型 相互 散 
布 在 不 同 种 群 中 ,未 形成 明显 系统 地 理 结 构 。 中 性 检验 (Tajima’s D= -2.177, P«0.05; Fu’s Fy = -8. 629, P< 
0.05) 与 错 配 分 布 分 析 表明 ,我 国 甜菜 夜 蛾 种 群 曾经 历 种 群 近期 扩张 。【 结 论 ] 研究 结果 揭示 ,甜菜 夜 蛾 各 种 群 间 的 
基因 交流 并 未 受到 地 理 距 离 的 影响 ,验证 了 甜菜 夜 蛾 具有 高 度 的 迁 飞 能 力 。 

关键 词 : 甜菜 夜 蛾 ; СОГ 基因 ; 遗传 分 化 ; 遗传 结构 ; 基因 流 ; Median-joining 网 络 图 
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Genetic differentiation and gene flow among geographic populations of 
Spodoptera exigua ( Lepidoptera: Noctuidae) in China 
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Abstract: [Aim] This study aims to identify the genetic differentiation and gene flow among geographic 
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populations of Spodoptera exigua in China and clarify its population demographic history. [Methods] In 
the present study, the genetic diversity, genetic differentiation, gene flow and molecular variance were 
analyzed using DnaSP 5. 0 and Arlequin 3. 11 based on the partial sequences of mtDNA COI gene in 20 
geographic populations of 5. exigua in China. Phylogenetic trees and the haplotype network of COI 
haplotypes were also constructed. [ Results] The results showed that a total of 10 haplotypes were defined 
among, 529 sequences, including Нар_1 shared by all populations. Low level of genetic diversity (Hd = 
0.257 +0.025, Pi =0.0007 +0.0001, Kxy =0.323) in the total populations was detected. There was 
little genetic differentiation (Куу 20.211) and a high level of gene flow (N,, 21. 870) among different 
geographic populations. The analysis of molecular variance ( АМОУА) showed that the percentage of 
variation within a population was greater than that among populations. There was no significant correlation 
between the pairwise genetic distances for mtDNA COI sequences and the natural logarithm of 
geographical distance. The phylogenetic trees and haplotype network showed that haplotypes were 
distributed in different clades and had no obvious geographical structure. Finally, the neutral test 
(Tajima’s D= -2.177, P «0.05; Fu’s Е, = —8.629, P <0.05) and unimodal mismatch distribution 
indicated that S. exigua experienced recent population expansion in China. [ Conclusion] The results 
suggest that the gene flow among S. exigua populations is not affected by the geographical distance, 
further confirming that the moth has a high ability of migration. 
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TESTE Spodoptera exigua ( Hübner) 是 世界 上 
3E 92 AAR BE Pel ЖШ пра OK RAE KE 
菜 、 西 红 柿 .白菜 及 首 蒂 等 多 种 作物 , 常 可 造成 严重 
的 经 济 损失 ( Dingha её al., 2004; Rizwan-ul-Haq et 
al.,2009 ; Guo et al.,2010) 。 该 种 害虫 起 源 于 南亚 ， 
广泛 分 布 于 亚洲 欧洲、 非洲 及 北美 洲 等 热带 与 温带 
地 区 ( 魏 娟 等 ,2010) 1892 年 ,我 国 甜菜 夜 蛾 发 生 
与 危害 首次 记录 于 北京 。 近 年 来 , 随 着 全 球 气 候 变 
暖 及 我 国 种 植 结构 的 调整 ,甜菜 夜 蛾 已 迅速 扩散 到 
我 国 北方 各 蔬菜 主 产 区 ,已 成 为 危害 大 葱 等 蔬菜 的 
最 重要 害虫 。 通 常 ,该 种 害虫 幼虫 取 食 寄主 叶片 , 导 
致 作物 减产 ,如 不 及 时 防治 ,最 终 可 造成 寄主 死亡 。 
例如 ,1993 – 2003 年 ,甜菜 夜 蛾 在 天 津 地 区 普遍 发 
生 , 超 过 8 000 hm ff] 28 Be EE, АЖ 
高 达 30% ( 郑 霞 林 等 ,2009; 朱 国 仁 等 ,2010) 。 甜 荣 
夜 蛾 具有 地 理 分 布 广泛 .危害 作物 种 类 多 样 RE 
代数 多 以 及 扩散 速度 快 等 诸多 特点 (Adamczyk et 
al.,2003 ; Feng et al.,2003; Jiang et al.,2010)。 特 别 
是 ,近年 来 由 于 长 期 ,大 量 使 用 化 学 杀 虫 剂 ,使 得 甜 
菜 夜 蛾 对 一 些 药剂 (如 有 机 磷 类 、 氮 基 甲 酸 酪 及 拟 
除虫菊 酯 类 杀 虫 剂 ) 产生 了 严重 抗 药性 ,给 该 种 害 
虫 的 防治 带 来 更 大 的 困难 (Meinke and Ware ,1978 ; 
Chaufaux and Ferron,1986) 。 

近年 来 ,许多 分 子 标记 被 广泛 应 用 于 物种 系统 
发 育 和 生物 地 理学 等 研究 领域 ( Chatterjee and 
Tanushree ,2004 ;Susanta,2006 ) 。 由 于 mtDNA Ж 
具有 严格 的 母系 遗传 .缺少 基因 重组 以 及 相对 较 快 
的 进化 速率 等 特点 , 而 被 广泛 用 于 研究 物种 种 群 进 
化 历史 、 系 统 发 生生 物 地 理学 及 物种 形成 等 方面 
( Avise, 1991; Kim and Kim, 1997; Sunnucks, 2000; 
Hurst and Jiggins, 2005; Behura, 2006). 。 特 别 是 ， 
mtDNA COT 基因 具有 较 快 的 进化 速率 与 清晰 的 进 
化 模式 ,比较 适合 物种 种 内 与 种 间 水 平 的 系统 进化 
方面 的 研究 ( Hebert et al.,2003) Ш, 研究 物种 
种 群 遗传 结构 是 害虫 综合 治理 的 重要 内 容 , 有 助 于 
探讨 其 种 群 间 遗 传 进化 关系 ,揭示 其 起 源 .扩散 路 线 
及 趋势 ,进而 为 明确 该 种 害虫 的 发 生动 态 与 成 灾 适 
应 机 制 提 供 理论 基础 (Miller et al. , 2003 ; Roderick 
and Navajas ,2003 ; Timm её al.,2005) , 

目前 ,国内 外 关于 甜菜 夜 蛾 的 研究 主要 集中 在 
AUTE BUR .生物 学 特性 、. 生 态 学 .危害 及 其 防治 等 方 
fj (Ali and Саут, 1992; Kim and Kim ,1997 ; YT.5E ii 
a , 1999 ; Stewart et al. ,2001 ; 9 4L 78! 55,2003 ; Ehler, 
2004 ; E] 4, 2008; Yang et al., 2009) ,但 是 在 





























































































































DNA 水 平 上 探讨 甜菜 夜 蛾 的 种 群 遗 传 学 等 方面 的 
研究 甚 少 。 张 攀 (2005 ) 研究 了 甜菜 夜 蛾 抗 性 遗传 
及 AFLP 体系 的 建立 ; 孙 小 洁 等 (2006 ) 以 甜菜 夜 蛾 
幼虫 为 材料 建立 了 甜菜 夜 蛾 cDNA 表达 文库 ; 牛 成 
伟 等 (2006) 利 用 AFLP 研究 了 我 国 甜菜 夜 蛾 北方 种 
群 内 的 遗传 多 样 性 高 于 南方 种 群 ,不 同 种 群 间 不 存 
在 明显 的 遗传 分 化 。 

鉴于 此 ,本 人 研究 利用 mtDNA COT 基因 序列 作为 
分 子 标记 ,对 我 国 不 同 地 理 种 群 甜 菜 夜 蛾 的 种 群 遗 
传 多 样 性 .遗传 结构 .遗传 分 化 及 基因 流 、 种 群 历史 
进行 深入 分 析 ,为 盖 明 该 种 害虫 在 我 国 的 种 群 历史 
动态 ,进而 为 制定 合理 的 害虫 防治 策略 提供 理论 
依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 与 采集 方法 

本 研究 选取 2012 - 2013 年 采 自 我 国 19 省 20 
(TE) 的 529 头 甜 全 夜 蛾 样品 ,该 样品 采用 实地 采集 
幼虫 ,结合 性 信息 素 诱捕 雄性 成 虫 方法 获得 ( 表 1) 。 
为 了 尽量 避免 采集 来 自 同 一 个 父母 本 的 后 代 个 体 ， 
我 们 采集 时 尽量 保持 一 定 距 离 。 采 集 到 的 所 有 样品 
均 浸泡 在 -20%C 95% 乙醇 中 ,并 保存 于 辽宁 省 农业 
科学 院 植物 保护 研究 所 ( 中国 沈阳 ) 。 另 外 ,在 系统 
发 育 分 析 时 , 采用 淡 剑 纹 灰 起 夜 蛾 Spodoptera 
depravata. 和 和 斜纹 夜 蛾 Spodoptera litura 作为 外 群 。 
1.2 基因 组 总 ОМА 的 提取 、PCR 扩 增 与 测序 

利用 Qiagen’ s DNEasy 提取 试剂 盒 ( Qiagen, 
Valencia, CA) 进行 甜菜 夜 蛾 总 DNA 提取 ,选用 线 
粒 体 基因 细胞 色素 氧化 酶 1 亚 基 (C01) 基因 部 分 序 
列 作为 分 子 标记 ,其 扩 增 引物 为 LCO1490 (5'-GGT 
CAACAAATCATAAAGATATTGG-3') 与 HCO2198 (5’- 
TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’)  ( Favret 
and Voegtlin,2004) , PCR 反应 均 为 25 pL 反应 体 
系 ,包含 :0.25 uL EasyTaq DNA Polymerase;2.5 uL 
10 x Easy Тад Buffer;0. 5 р. dNTPs Mixture; 正 反 引 
物 各 0.5 pL;1 uL ОМА 模板 ;19.75 М.Х Ж 35 
个 PCR 循环 参数 为 :94% 预 变性 5 min;94% 变性 30 
в,54% 退火 30 з,72°С 延伸 45 5,30 个 循环 ;72%C Ж 
延伸 5 min, PCR 产物 在 4°C 保存 。PCR 反应 在 
Applied Biosystems ABI3730 ( Applied Biosystem, 
USA) 上 进行 。 所 得 双向 测序 结果 通过 Lasergene 
v7.1( DNASTAR, Madison, WI, USA) 软件 包 中 的 
5едМапП 程序 进行 校对 及 双向 测序 结果 的 拼接 。 






































































































































































































































运用 Clustal X 1. 81 ( Thompson et al. ‚1997 ) 软件 
进行 多 重 序 列 比 对 , [8 МЕСА 5.2 软件 (Tamura et 
al.,2011 ) 以 Kimura 2-parameter 模型 计算 序列 间 的 
遗传 距离 ,查看 序列 的 碱 基 组 成 。 与 此 同时 ,基于 遗 
传 距 离 构建 不 同 地 理 种 群 甜菜 夜 蛾 的 ОРСМА 系统 
树 。 利 用 最 大 简约 法 (maximum parsimony, MP) , fx 
大 似 然 法 (maximum likelihood，ML) 和 贝 叶 斯 法 
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R1 我 国 不 同 地 理 种 群 甜菜 夜 蛾 样品 的 采集 信息 
Table 1 Sampling information of different geographic populations of Spodoptera exigua in China 
, rs ae 样本 数量 纬度 “经度 
HEAS 种 群 代码 采集 地 а сб щ& 采集 时 间 
ў : Й . Number of Latitude/ ў 
Population по. Роршайоп code Sampling sites Ads | Developmental stage Sampling date 
individuals Longitude 
т Е: ера 中 
1 70 шж Жн 32 36°42'N, 117°31'Е A 2012.08 
Zaoyuan, Zhangqiu, Shandong Adult 
山西 运城 万 荣县 RE 
2 YC 25 35°23'N, 110°47'E 2012.0 
Wanrong，Yuncheng，Shanxi Adult 
У За H 
3 XT 河北 БА га . 28 37°23'N, 114?43'E 幼虫 2012.09 
Longyao, Xingtai, Hebei Larva 
HERK H 
4 TJ ATE к 28 39?35'N, 117?13'E Е 2012.09 
Baodi, Tianjin Larva 
dz TF EH a AES [x H 
5 WN с 陕西 渭南 RH DX . 27 34°47'N, 109*56'E 幼虫 2012.09 
Linwei, Weinan, Shaanxi Larva 
辽宁 沈阳 沈河 区 RE 
6 SY 35 41?49'N, 123?33'E 2012.07 
Shenhe, Shenyang, Liaoning aN Adult 
河南 郑州 金水 区 nau 
7 ZZ 33 34?44'N,113?37'E 2012. 08 
Jinshui, Zhengzhou, Henan 4 Adult 
Jar ОҢ se ne H 
8 NY : 河南 南阳 新 时 县 30 32?38'N, 112?26'E 幼虫 2012.09 
Xinye, Nanyang, Henan Larva 
安徽 合肥 蜀山 区 us; WE 
9 HF Shushan, Hefei, Anhui 28 31?49'N, 117?13'E Adult 2013.08 
浙 汀 > A h 
10 FH 浙江 奉化 沿 la 2 29 29?36'N, 121?24'E 成 由 2013. 09 
Shantian, Fenghua, Zhejiang Adult 
吉林 长 春 南 关 区 RE 
11 CC H 22 43?49'N, 125?19'E © 2013.06 
Nanguan, Changchun, Jilin 2N А Adult 
Baie р 
12 ВЈ 北京 海淀 区 29 40°01’М, 116°16'Е 成 虫 2013.06 
Haidian, Beijing Adult 
江苏 昆山 玉山 镇 RE 
13 KS 34 31°23'N, 120°57'E 2012. 08 
Yushan, Kunshan, Jiangsu : Adult 
Nu RHA ) iL А HH. 
14 SG 7 ЖИК 21 24*47'N, 113°39'E 成 2012. 06 
Zhenjiang, Shaoguan, Guangdong Adult 
ИЙЕ EE pa 
15 HK 1 19°52'N, 110°06’E 2013.08 
Chengmai, Haikou, Hainan í Adult 
Be Jp YT e AH de E н 
16 JMS 黑龙 江 佳木斯 长 т 5 у, 28 46°05'N, 130°11'Е 成 由 2012. 09 
Changqing, Jiamusi, Heilongjiang Adult 
ИЗБЕ H 
17 HG 湖北 黄 内 洪山 区 33 30?29'N, 114°19’E 幼虫 2012.09 
Hongshan, Huanggang, Hubei Larva 
К ЗЕЕ H 
18 CS 湖南 长 沙 关 鞭 区 24 28?13'N, 113°04'Е 成 由 2012.08 
Furong，Changsha，Hunan Adult 
RG kk 州 中 
19 GL J 西 桂林 全 州 县 . 16 25?44'N, 110°59’E iu 2012. 08 
Quanzhou, Guilin, Guangxi Adult 
zH ны H 
20 ZT СТАНЕ Н 8 27?20'N, 103°44'Е 成 由 2012.08 
Zhaoyang，Zhaotong，Yunnan Adult 
1.3 序列 处 理 与 数据 分 析 (Bayesian inference, BI) 构建 系统 发 育 树 ,估计 单 倍 


型 之 间 的 系统 发 育 关 系 。MP 树 在 PAUP 4. 10b 
(Swofford,2003) 上 进行 ,采用 启发 式 搜索 , 随机 加 
样 ,重复 1 000 次 , 构建 最 大 简约 树 。 用 
Bootstrapping 分 析 ,对 各 分 支点 进行 评价 ,检测 1 000 
次 ,每 次 检测 随机 加 样 重复 100 次 。 获 得 的 50% 合 
意 树 ,如 超过 1 个 最 大 简约 树 , 利 用 Modeltest 3. 7 
(Posada and Crandall, 1998 ) 和 AIC 信息 准则 
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( Akaike information criterion, AIC ) ( Posada and 
Buckley ,2004) 进行 最 适 进化 模型 估算 。ML 树 也 在 
PAUP “4. 10b ( Swofford, 2003) 上 执行 ,采用 启发 式 
搜索 ,随机 加 样 ,重复 100 次 ,构建 最 大 似 然 树 。 用 
bootstrapping 分 析 , 对 各 分 支点 进行 评价 ,检测 100 
次 ,每 次 检验 随机 加 样 重复 10 Ko BI 系统 树 分 析 ， 
以 随机 树 为 起 始 树 ,根据 其 最 适 模型 ,4 条 马尔 可 夫 
链 运 行 1 000 000 代 , 每 200 代 抽样 并 保存 1 次数 
据 , 保 存 树 的 分 支 长 度 。 抛 弃 前 2 500 代 , 将 抽样 得 
到 的 前 500 棵 树 舍弃 ,以 保证 树 的 似 然 率 -LnL 达到 
最 大 并 趋 于 稳定 。 

使 用 NETWORK 2.0(Bandelt её al. ,1999 ) 进行 
基于 Median-joining 法 对 所 有 个 体 构 建 单 倍 型 之 间 
的 网 络 关系 图 。 使 用 DnaSP 5.0 统计 单 倍 型 多 态度 
(Hd) 、 核 苷 酸 多 态度 ( 户 )、 核 昔 酸 平均 差异 数 
CKxy) ,以 及 分 子 标记 的 变异 速率 的 中 性 检验 
(Librado and Rozas, 2009), 。 应 用 Arlequin 3. 11 
( Excoffier et al., 2005 ) 进行 分 子 变异 分 析 ( analysis 
of molecular variance, АМОУА). Я] 用 GenAIEx 
6. 41( Peakall and Smouse ,2006 ) 检验 各 种 群 遗传 距 
离 与 地 理 距离 的 相关 性 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 甜菜 夜 蛾 COI 序列 变异 及 遗传 多 样 性 

2.1.1 COI 序列 变异 分 析 : 通 过 实验 得 到 20 个 地 
理 种 群 的 529 头 甜 沫 夜 蛾 的 测序 结果 ,序列 长 度 为 
485 bp。 其 中 , 465 个 碱 基 序 列 为 保守 位 点 
(conserved sites) ,变异 位 点 20 个 , 占 序 列 总 长 度 的 
4.12% , 其 中 包括 17 个 单一 变异 位 点 (singleton 
variable sites), 3 个 简约 信息 位 点 (parsimony 
informative sites) 。 没 有 出 现 碱 基 插 和 信和 缺失 现象 。 
平均 碱 基 组 成 分 别 为 31.1% A,40.2% T,13.296 С 
和 15.5% C, A +T (71.3% ) 明显 高 于 G+C 含 
量 (28.7% ) 。 另 外 ,转换 与 颠 换 率 比 为 3.1。 

在 529 条 甜菜 夜 峨 COT 序列 中 , 共 检 测 出 10 个 
单 倍 型 ( GenBank 登录 号 : KJ790153 ~ КЈ790158, 
КМ115538 ~ KM115541) ,各 地 理 种群 单 倍 型 分 布 见 
表 2。 各 地 理 种 群 单 倍 型 数量 范围 为 1 ~5 个 ,平均 


























种 群 (CC,BJ,HK #1 JMS) №) 10 个 样本 中 ,Hap_4 分 
布 于 6 个 种 群 (SY,ZZ,CC,KS,JMS 和 CS) 的 31 个 
样本 中 ;Hap_8 分 布 于 12 个 种 群 (YC,IJ,WN,SY， 
ZZ,NY,HF,CC,BJ,KS,JMS #1 ZT) Ay 28 个 样本 中 。 
另外 ,还 包括 6 个 独 有 单 倍 型 (Hap_3 , Hap_5 , Hap 
6,Hap_7,Hap 9 和 Hap_10) ,分 别 为 BJ,JMS ,HF， 
ZZ ,YC 和 KS 种 群 所 特有 。 
2.1.2 甜菜 夜 蛾 COI 序列 遗传 多 样 性 : 由 表 2 可 
以 看 出 ,甜菜 夜 蛾 20 个 地 理 种 群 的 总 群体 单 倍 性 多 
ASE (Hd) 0. 257 + 0. 025, REEF HR & A BE (Pi) 为 
0. 0007 + 0. 0001, Ez 1f WE 15 25 Я Ж ( Kxy ) 为 
0.323, Ж, BY 种 群 的 单 倍 型 多 态度 (Hd) ЖН 
酸 多 态度 (Pi) 及 核 苷 酸 平均 差异 数 (Kxy ) 最 高 ,分 
别 为 0.571 +0. 085 ,0. 0015 +0. 0003 和 0.704, 与 
之 相 比 较 ,ZQ ,XT,FH,SG,HG № GL 种 群 的 单 倍 型 
BASSE (Hd ) RWECH Re s BE (Pi) БМ, О. Я 
ЭК , 3t EU GH STE AC HG AS Te] Sta SL PE TR] ES E RE 
均 差 异 数 (Kxy ) KY BRIE XL BE ( Оху) CR 3) ,结果 
表明 , 核 昔 酸 平均 差异 数 (Kxy) 的 变化 范围 0.000 ~ 
0.983, EZ Er We Ie X HE ( Day ) 变化 范围 为 0. 000 ~ 
0.002, HHH, BJ, SY 和 JMS 种 群 分 别 与 其 他 种 群 的 
核 昔 酸 平均 差异 数 (Kxy) EUCH BIER SCRE (Dxy ) 差 
异 普 遍 较 大 ,说 明 在 20 个 地 理 种 群 中 ,此 3 个 种 群 
遗传 多 样 性 相对 较 高 。 
2.2 单 倍 型 系统 发 育 及 单 倍 型 之 间 的 网 络 关 系 

以 淡 剑 纹 灰 翅 夜 蛾 S. depravata 和 和 斜纹 夜 蛾 5. 
litura 作为 外 群 ,基于 最 大 简约 树 (MP) 、 最 大 似 然 树 
(ML) 与 贝 叶 斯 树 (BI) 构建 系统 发 育 树 ( 图 1) ,以 
及 基于 Median-joining 法 构建 的 单 倍 型 网 络 关 系 ( 图 
2) 。 结 果 表 明 ,两 者 结果 基本 一 致 ,10 个 单 倍 型 中 
并 没有 按照 地 理 分 布 形 成 明显 的 族群 ,各 单 倍 型 都 
相互 散布 在 不 同 的 地 理 种 群 中 ,未 形成 明显 的 系统 
地 理 结构 。 其 中 , 单 倍 型 Hap_1 广泛 分 布 于 20 个 
地 理 种 群 中 。 单 倍 型 之 间 通 常 仅 由 1 个 突变 所 联 
系 ,最 多 为 8 个 突变 所 联系 ,其 中 , Нар_1 分 别 与 
Hap 2, Нар_4, Нар_5 和 Hap_8 之 间 仅 有 1 个 突变 
2.3 甜菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 的 遗传 距离 

研究 结果 表明 ,我 国 甜菜 夜 蛾 不 同 地理 种 群 间 的 











































































































具有 单 倍 型 2.4 个 ,其 中 ,JMS 种 群 单 倍 型 数量 最 丰 
富 ,在 28 个 检测 个 体 中 共 定 义 了 5 个 单 倍 型 。 在 所 
确定 的 10 个 单 倍 型 中 ,包括 4 个 共享 单 倍 型 ( Hap_ 
1, Hap_2,Hap_4 和 Hap 8)。 即 Hap 1 广泛 分 布 于 
所 有 20 个 种 群 的 454 个 样本 中 ;Hap_2 分 布 于 4 个 





平均 遗传 距离 为 0.001(0 ~0.002)。 总 体 上 ,SY 种 群 
与 其 他 12 个 地 理 种 群 (KS,JMS, НЕ, МУ, ИТ, ҮС, ВЈ, 
CC,HK, ZZ, WN 和 了 可) 遗传 距离 最 远 , 恬 为 0.002。 
此 外 ,KS 与 BJ 间 的 遗传 距离 较 远 ,为 0.002。 

采用 遗传 距离 构建 不 同 地 理 种 群 甜 菜 夜 蛾 的 
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1 基于 最 大 简约 法 (MP) Jc ADAE C ML) 和 贝 叶 斯 法 (BI) 构建 的 甜菜 夜 蛾 单 倍 型 系统 发 育 树 


Fig. 1 Maximum parsimony (МР), maximum-likelihood (ML) and Bayesian inference (BI) phylogenetic trees 








of COI haplotypes of different Spodoptera exigua populations in China 
A: 最 大 简约 树 Maximum parsimony tree (МР); B; 最 大 似 然 树 Maximum-likelihood tree (ML); C; 贝 叶 斯 树 Bayesian tree (BI). MP/ML 分 析 的 
举 检验 与 BI 分 析 的 后 验 概 率 分 析 表 示 在 枝 的 上 部 [MP 树 : 一 致 性 参数 (CI) 0. 985; 保留 指数 (RI) 0.952; 校正 一 致 性 指数 (RC)， 
0.938; 树 长 , 66; GTR 为 ML 和 Bayesian 分 析 的 最 优 模 型 ] КД AB733681(S. depravata) 和 10064571 (5. litura) 作为 外 群 。 系 统 树 显示 MP / 
ML 分 析 的 自 举 检验 自持 率 ( =50% ) 5j BI 分 析 的 后 验 概 率 ( 三 0. 50) Bootstrap percentages from MP/ML analysis and posterior probabilities of 
Bayesian analysis are shown above the branch [ for MP tree, consistency index ( CI) , 0.985; retention index ( RI) , 0.9520; rescaled consistency index 
(RC), 0.938; tree length, 66; ML and Bayesian analysesbest-fit model GTR]. AB733681 (5. depravata) and JQ064571 (S. litura) are from 


GenBank and are included as outgroup species. MP / ML tree of S. exigua is based on haplotype sequence variation of partial COI sequences with 











bootstrap percentages ( = 50% ) and posterior probabilities of Bayesian analysis ( 220. 50) is shown above the branch. 

















图 2 基于 mtDNA COI 基因 的 10 个 单 倍 型 的 Median-joining 网 络 关系 图 





Fig. 2 Median-joining network of ten haplotypes of Spodoptera exigua based on cytochrome oxidase subunit I sequences 
每 个 单 倍 型 用 一 个 圆圈 表示 ,分别 代表 单 倍 型 Hap_1 ~ Hap_10; 圆 圈 面 积 与 单 倍 型 频率 成 正比 。Each haplotype is represented by а circle and identified by 
the codes Hap 1 - Нар_10. The size of the circle indicates the relative frequency of the corresponding haplotypes in the whole data set. 
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UPGMA 系统 树 ( 3), 25368], ZQ, GL, XT, TJ, 
FH,CS,ZZ,HK 和 SG SE 9 个 地 理 种 群 遗传 关系 较 
近 , 聚 为 一 个 分 支 ;NY 和 CC 聚 为 一 支 ;HG 和 SY Ж 


H— X. KS 与 其 他 19 个 地 理 种 群 遗 传 距离 较 远 。 
因此 ,甜菜 夜 蛾 种 群 的 遗传 距离 与 地 理 系统 存在 较 
大 出 入 。 
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图 3 基于 UPGMA 法 构建 的 我 国 甜菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 的 聚 类 分 析 树 状 图 





Fig. 3 The UPGMA dendrogram of different geographic populations of Spodoptera exigua in China 


2.4 ”甜菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 的 遗传 分 化 与 基因 流 
遗传 分 化 指数 (F-statistic , К) 可 表示 不 同 群 
体 间 等 位 基因 频率 的 变异 ,是 反映 群体 进化 历史 
的 重要 参数 ,可 在 一 定 程度 上 揭示 种 群 间 基因 流 
和 遗传 漂 变 的 程度 。 而 基因 流 则 可 以 揭示 出 群体 
间 可 能 的 基因 渗透 及 影响 遗传 分 化 的 遗传 现象 。 
Arlequin 3. 11 计算 结果 显示 ,20 个 地 理 种 群 间 的 
遗传 分 化 指数 sy 为 0.211 ,基因 流 IN, М 1. 870, 
各 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 指数 为 -0.09 ~ 0.64 
(24) ,SY 与 其 他 各 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 
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Е?=0.005, P=0.352>0.05 


遗传 分 化 系数 
EA-F, 


中 等 (P «0.05) ,其 余地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 
还 较 低 。 基 因 流 显示 各 地 理 种 群 间 存在 一 定 的 基 

应 用 Mantel 相关 性 检验 检测 种 群 间 遗 传 分 化 
程度 是 否 与 地 理 陋 离 有 关 。 结 果 表 明 , 各 地 理 种 
群 的 遗传 分 化 系数 (Rsw1 - Rsr) 与 地 理 距 离 自然 
对 数 之 间 无 显著 相关 性 (及 =0. 005,P >0. 05), 
表明 甜菜 夜 蛾 遗传 分 化 没有 一 定 的 地 域 性 差异 ， 
地 理 陋 离 对 甜菜 夜 蛾 遗传 分 化 没有 显著 的 影响 
(84). 











地 理 距 离 (km) 自 然 对 数 


Natural logarithm of geographical distance (km) 





图 4 我 国 甜菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 mtDNA COL 序列 的 成 对 














遗传 分 化 系数 (Fsr/1 — Psr) 与 地 理 距 离 自然 对 数 的 相关 性 分 析 








Fig. 4 Correlation analysis between the natural logarithm of geographical distance (km) and the pairwise genetic distances 


(F 7/1 — F sy) for mtDNA COI sequences of different geographic populations of Spodoptera exigua in China 
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2.5 甜菜 夜 蛾 种 群 遗 传 结构 与 种 群 历史 分 析 

不 同 地 理 种 群 甜菜 夜 蛾 遗传 变异 的 分 子 变异 分 
析 ( global AMOVA) 结果 见 表 5 ,不 同 地 理 种 群 间 的 
遗传 分 化 (Fsr) 变异 较 大 (Fsr 20.211, P <0.001), 
78.87% 遗传 变异 主要 发 生 在 种 群 内 ,而 种 群 间 的 变 
异 仅 为 21.13% ,说 明 我 国 甜菜 夜 蛾 的 遗传 变异 主 
要 来 自 于 种 群 内 部 ,种 群 间 的 遗传 变异 水 平 较 低 。 
为 了 更 深入 地 研究 种 群 遗 传 结构 ,考虑 到 可 能 影响 
种 群 分 布 的 各 因素 ,如 我 国 地 理 区 划 ( 华东 、 华 南 、 
华中 华北、 西北 、 西 南 和 东北 ) 和 气候 区 划 ( 热带 、 





























件 与 气候 条 件 并 不 是 影响 甜菜 夜 蛾 种 群 遗 传 结构 与 
物种 分 布 格局 的 主要 因素 。 

各 地 理 种 群 进 行 中 性 检测 结果 见 表 2。 检 测 结 
果 表明 ,各 地 理 种 群 无 显著 差异 (P > 0.05) ,表明 
大 多 数 地 理 种 群 内 的 序列 在 进化 上 遵循 中 性 模型 。 
而 将 所 有 个 体 作 为 一 个 整体 进行 分 析 , 两 个 中 性 检 
验 参 数 (Tajima s D 和 Fu' s Fs) 丝 为 负 值 , 且 达 到 
差异 水 平 ,说 明 我 国 19 省 甜菜 夜 蛾 作为 一 个 整体 种 
群 偏离 中 性 进化 ,因此 ,推测 我 国 甜菜 夜 蛾 曾经 有 种 
群 扩张 事件 。 男 外 ,通过 对 所 有 地 理 种 群 序列 的 单 






































亚热带 、 暧 温带 和 中 温带 ) ,进一步 进行 分 子 变异 等 
级 分 析 (hierarchical AMOVA) 。 结 果 表 明 ,该 两 种 分 
组 方式 都 表现 出 较 低 的 遗传 分 化 (Fer 50.164, P = 
0. 108; Fer =0.088,P =0.056) ,说 明 不 同 的 地 理 条 














倍 型 错 配 分 布 进行 分 析 ( 图 5) ,表明 所 有 的 СОТ 单 
倍 型 呈现 为 一 条 虽 不 完整 平滑 但 只 有 一 个 明显 顶峰 
的 单 峰 型 曲线 ,进一步 揭示 了 甜菜 夜 蛾 曾 作 为 一 个 
整体 经 历 过 种 群 扩张 。 





表 5 我 国 甜 菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 遗传 变异 的 分 子 变 异 分 析 (AMOVA) 
Table 5 AMOVA analysis of mtDNA COI sequences in differeut geographic populations of Spodoptera exigua in China 











变异 来 源 自由 度 


Source of variation d. f. 
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Sum of squares 


变异 组 成 
Variance components 


变异 比例 (% ) 


‚2. F-statistic 
Percentage variation 





AMOVA 总 群体 分 析 
Global AMOVA 
种 群 间 
Among populations 
种 群 内 
Within a population 
AMOVA 等 级 分 析 
Hierarchical AMOVA 
地 理 区 划 组 间 
Among regional groups 
地 理 区 划 组 内 种 群 间 
Among populations within regional groups 
地 理 区 划 组 内 种 群 内 
Within a population within regional groups 
气候 区 划 组 间 
Among bioclimatic regional groups 
气候 区 划 组 内 种 群 间 
Among populations within bioclimatic regional groups 
气候 区 划 组 内 种 群 内 
Within a population within bioclimatic regional groups 


19 19.785 


509 65.731 






































6 9.039 


13 10. 746 


509 65.731 


3 7.352 


12.433 


509 65.731 


0.035 Va 21.13 
Fsr 20.211 7 
0.129 Vb 78.87 
0.011 Va 6.49 
Fs; 20.219 ** 
0.025 УЬ 15.38 Fsr 20.065 ** 
Ест 20.164 
0.129 Vc 78.14 
0.015 Va 8.84 
Fs; 20.159 ** 
0.024 Vb 14. 50 Fg, 20.233 * 
Ест 20.088 
0.129 Vc 76.67 


d.f.: АН Degrees of freedom; For: 种 群 间 变异 Variation among groups; Рус: 组 内 不 同 种 群 间 变 异 Variation among populations within groups; 














For: 种 群 内 变异 Variation within populations. “* P «0.001. 


3 讨论 


3.1 mtDNA COI 基因 序列 变异 与 遗传 多 样 性 
探究 物种 遗传 变异 有 助 于 揭示 物种 起 源 与 进化 
历史 ( Lohman et al.,2008) 。 通 过 分 析 甜 菜 夜 蛾 各 
地 理 种 群 的 COL 基因 片段 ,总 体 上 ,呈现 出 较 低 的 
遗传 多 态 性 。 在 所 研究 的 COL 目的 片段 基因 中 , 仅 




















有 20 个 变异 位 点 ,定义 了 10 个 单 倍 型 ,同时 ,甜菜 
夜 蛾 各 地 理 种 群 间 平 均 遗 传 距离 仅 为 0.001。 与 之 
相 一 致 的 是 ,在 其 他 夜 蛾 科 昆虫 中 , AAT IR Arctia 
caja Ж HH BC JK ЖК Lampides boeticus ( Posada and 
Crandall ,1998; Anderson et al., 2008 ) 也 得 到 了 相同 
的 结果 。 较 低 水 平 的 遗传 多 样 性 表明 ,甜菜 夜 蛾 种 
群 可 能 经 过 严重 的 瓶颈 效应 或 黄 基 者 效应 。 可 能 三 
甜菜 夜 蛾 在 我 国 具有 较 短 的 种 群 扩张 历史 , 尚未 积 
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图 5 基于 我 国 甜菜 夜 蛾 所 有 采样 点 样本 的 歧 点 分 布 与 Tajima' s D Fil Fu's Fy 中 性 检验 结果 


Fig. 5 Mismatch distribution and the neutrality test results of Tajima’ s D and Fu’ s Ё, tests 














for all sampling localities of Spodoptera exigua in China 


累 过 多 的 遗传 变异 有 关 。 因 此 推测 入 侵 时 间 短 、 种 
群 间 充分 的 基因 交流 是 造成 甜菜 夜 蛾 遗传 多 样 性 贫 
乏 的 原因 。 而 值得 注意 的 是 ,SY 种 群 具有 相对 较 高 
的 遗传 多 样 性 ,可 能 与 该 地 区 甜菜 夜 蛾 没有 经 过 严 
重 的 瓶颈 效应 、 芮 基 者 效应 或 者 较 小 的 选择 压力 
(例如 杀 虫 剂 等 ) 有 关 。 此 外 , 较 低 的 遗传 变异 再 次 
验证 了 甜菜 夜 峨 具有 高 度 的 迁 飞 能 力 。 
3.2 单 倍 型 系统 发 育 及 单 倍 型 之 间 的 网 络 关系 
基于 最 大 简约 树 (MP) 、 最 大 似 然 树 (ML) 与 贝 
叶 斯 树 (BI) 构建 的 系统 发 育 树 ,以 及 基于 Median- 
joining 法 构建 的 单 倍 型 网 络 关系 的 结果 表明 ,两 者 
结果 基本 一 致 ,但 单 倍 型 网 络 关系 可 直接 看 出 单 倍 
型 之 间 的 进化 关系 ,整个 单 倍 型 之 间 不 具有 明显 的 
遗传 结构 。BJ,JMS,HF,ZZ,YC 和 KS 种 群 所 特有 
的 6 个 独 有 单 倍 型 ,说 明 各 地 理 种 群 存在 一 定 基因 
交流 的 同时 ,也 具有 一 定 程度 的 遗传 分 化 。 值 得 注 
意 的 是 ,在 所 确定 的 10 个 单 倍 型 中 , 单 倍 型 Hap_1 
是 各 地 理 种 群 中 普遍 共享 的 单 倍 型 ,该 单 倍 型 被 认 
为 是 较为 原始 的 、 能 够 适应 环境 变化 ,并 在 甜菜 夜 蛾 
种 群 中 稳定 存在 的 优势 单 倍 型 。 本 研究 发 现 , 甜菜 
夜 蛾 个 体 间 及 单 倍 型 之 间 的 遗传 变异 较 小 ,分 别 为 
0.1% 和 0.9%。 如 果 进 一 步 对 不 同 种 类 的 夜 蛾 科 
害虫 种 类 进行 序列 比 对 与 遗传 变异 分 析 , 发 现 两 个 
物种 不 能 拥有 完全 一 致 的 序列 , 即 每 个 物种 具有 独 
特 DNA 条 形 码 ,物种 间 无 共享 型 序列 ;种 内 、 种 间 遗 
传 距离 没有 重 闭 区 域 ,种 间 差 异 应 远大 于 种 内 差异 ， 
满足 了 标准 DNA 条 形 码 有 效 性 所 必须 的 两 个 条 件 ， 































































































基于 COL 基因 的 DNA 条 形 码 将 可 以 作为 一 种 有 效 
工具 在 夜 蛾 科 昆 虫 物 种 鉴定 中 进行 应 用 。 
3.3 ”遗传 分 化 与 基因 流 

种 群 间 的 遗传 变异 与 基因 流 是 研究 物种 种 群 历 
史 与 动态 的 有 力 手 段 (Sunnucks, 2000; Mendelson 
and Shaw,2005) 。 通 常 ,具有 较 强 扩散 能 力 的 物种 
在 不 同 地 区 间 具 有 较 小 的 遗传 分 化 。 本 研究 中 ,大 
部 分 地 理 种 群 间 没有 显 若 的 遗传 分 化 ,具有 较 小 的 
序列 差异 ,其 结果 与 牛 成 伟 等 (2006 ) 一 致 。 这 可 能 
归 因 于 群体 的 分 化 程度 主要 是 对 所 在 的 生态 条 件 相 
适应 的 结果 ,环境 作用 强度 及 方向 大 体 相同 , 则 会 造 
成 各 分 布 区 内 的 种 群 在 遗传 上 将 难以 形成 显著 的 分 
化 (Armstrong and Wratten, 1996) 。 值 得 注意 的 是 ， 
由 于 山脉 的 隔离 ,例如 燕山 山脉 的 隔离 可 能 造成 了 
SY 种 群 与 其 他 地 理 种 群 存在 显著 的 遗传 分 化 。 我 
19 省 甜菜 夜 蛾 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 指数 Fy 为 
0.211 ,基因 流 N, 为 1.870。 从 N, 值 来 看 ,通常 N, 
>1 ,表明 群体 间 的 基因 流 的 水 平 较 高 ,群体 间 遗 传 
分 化 较 小 ; 当 Np >4 时 ,种 群 间 的 基因 交流 就 更 为 
充分 ,遗传 分 化 更 小 ;N,, <1 说 明和 群体 可 能 由 于 遗传 
漂 变 而 发 生 了 分 化 ( Boivin et al.,2004) , nf ЮЖ 
夜 蛾 各 地 理 种 群 间 存在 一 定 的 基因 交流 ,制约 了 地 
理 种 群 间 的 遗传 分 化 。 在 本 研究 所 分 析 的 20 个 甜 
夜 蛾 地 理 种 群 , 有 着 较 大 的 地 理 距 离 跨度 。 但 是 ， 
Mantel 相关 性 分 析 结果 表明 ,甜菜 夜 蛾 种 群 间 的 遗 
传 距离 与 地 理 距 离 之 间 并 无 显著 相关 性 ,说 明 甜 菜 
夜 蛾 各 种 群 间 的 基因 交流 并 未 受到 地 理 距离 的 影 
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响 ,地 理 隔 离 不 是 导致 甜菜 夜 蛾 种 群 间 遗 传 分 化 的 
主要 因素 。 本 研究 在 一 定 程度 上 为 甜菜 夜 蛾 的 系统 
演化 研究 提供 了 分 子 水 平 的 实验 证 据 , 为 该 种 害虫 
的 合理 有 效 控制 提供 了 分 子 生物 学 方面 的 基础 
3.4 种 群 遗传 结构 与 种 群 历史 分 析 

群体 遗传 结构 是 指 遗 传 变异 在 物种 或 群体 中 的 
一 种 非 随机 分 布 。 这 种 非 随 机 分 布 是 由 不 同 过 程 共 
同 作 用 产生 的 ,包括 物种 长 期 的 进化 历史 、 分 布 区 改 















































张 。 另 外 , 单 倍 型 的 星 状 网 络 图 通常 认为 是 种 群 扩 
张 的 证 据 。 在 本 研究 中 , 单 倍 型 网 络 图 呈 星 状 分 布 
特征 ,分 布 格局 表明 甜菜 夜 峨 群体 过 去 由 于 瓶颈 效 
应 经 历 过 种 群 扩张 。 
3.5 害虫 防治 启示 与 未 来 工作 

目前 ,甜菜 夜 蛾 广泛 分 布 于 我 国 各 蔬 荣 主 产 区 。 
鉴于 该 种 害虫 的 严重 危害 性 ,有 必要 了 解 其 扩散 风 
险 与 潜在 地 理 分 布 。 因 此 ,我 们 应 积极 对 其 进行 有 
效 监控 ,采取 一 些 措施 尽量 避免 其 快速 扩散 到 其 他 






































变 、 生 境 破碎 、 群 体 隔 离 突变、 遗传 漂 变 、 繁 育 系 统 、 
基因 流 与 选择 等 (Armstrong and Wratten, 1996 ; 牛 成 
伟 ,2006 ; Anderson et a1.,2008) 。 因 此 ,深入 理解 害 
虫 种 群 遗传 结构 ,有 助 于 提供 给 我 们 重要 的 生物 学 
言 息 、 迁 及 规律 和 地 理 变 异 格 局 (Timm et aL, 
2005) 。 另 外 。 昆 虫 的 扩散 能 力 、 地 理 隔 离 以 及 近 
来 人 类 活动 (如 苗木 运输 等 ) 崩 可 影响 物种 的 种 群 
结构 。 寄 主 分 布 可 直接 影响 专 食性 昆虫 的 分 布 
(Mendelson and Shaw,2005) 。 寄 主 专 化 有 帮助 于 保 
持 昆虫 种 内 的 高 度 的 种 内 变异 (Avise et al., 1987; 
Karunaratne, 1998 ) , 展现 出 高 水 平 的 遗传 结构 
( Feyereisen , 1995 ; Ffrench-Constant et al. ,2004) 。 

分 子 变 异 分 析 (AMOVA ) 是 基于 等 位 基因 的 单 
倍 型 组 分 或 频率 来 佑 计 遗 传 结构 ,通过 分 析 不 同 种 
群 在 不 同 地 理 尺 度 上 的 基因 分 化 水 平 ,考虑 了 序列 
间 的 差异 和 单 倍 型 的 频率 。 可 以 根据 采样 距离 或 者 
地 理 区 系 等 有 可 能 影响 种 群 分 布 格局 的 因素 ,将 不 
同 的 地 方 种 群 分 成 不 同 组 ,得 到 统计 显著 支持 的 最 
大 了 6i 值 的 分 组 , 即 为 最 简约 的 地 理 分 化 格局 的 分 
组 方式 ,意味 着 这 些 隔离 因素 可 能 与 种 群 的 谱系 地 
理 结构 有 一 定 相 关 性 (Excoffier et al., 1992). WIX 
结果 表明 ,按照 我 国 7 个 不 同 地 理 区 划 和 4 个 气候 
区 划 ,进行 了 分 子 变 异 等 级 分 析 的 分 组 方式 都 表现 
出 较 低 的 遗传 分 化 ( Fer =0. 164, 已 =0. 108; Fer = 
0. 088,Р =0. 056) ,说 明 我 国 不 同 的 地 理 条 件 和 气 
候 条 件 并 不 是 影响 甜菜 夜 蛾 种 群 遗 传 结构 和 物种 分 
布 格局 的 主要 因素 。 总 体 上 ,在 我 国 蔬菜 主 产 区 ЯН 
菜 夜 蛾 没有 明显 的 栖息 地 丢失 栖息 地 片段 化 ,以 及 
寄主 不 连续 分 布 ,同时 ,也 没有 气候 屏障 来 影响 甜菜 
夜 峨 的 存活 。 因 此 ,我 国 不 同 地 理 种 群 的 甜菜 夜 蛾 
表现 出 具有 和 较 小 的 遗传 分 化 。 

在 本 研究 中 ,Tajima”s D 和 Fu”s Fy 中 性 进化 
检测 以 及 歧 点 分 布 分 析 来 研究 甜菜 夜 蛾 种 群 历史 ， 
显著 的 两 个 中 性 检验 参数 的 负 值 以 及 错 配 分 析 所 呈 
现 的 单 峰 分 布 都 表明 甜菜 夜 蛾 近期 发 生 过 种 群 扩 
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进化 的 结果 , 同时 也 是 人 为 自然 选择 的 结果 
( Karunaratne , 1998; Ffrench-Constant et al., 2004 ) 。 
在 过 去 的 几 十 年 ,一 些 地 区 大 量 使 用 单一 杀 虫 药剂 
来 防治 甜菜 夜 蛾 , 结果 造成 了 严重 的 抗 药 性 
( Feyereisen ‚1995; Susanta,2006 ) 。 同 时 ,也 造成 一 
些 地 区 的 甜菜 夜 蛾 经 历 了 严重 的 种 群 瓶 颈 效 应 
(Saeed et al.,2012) 。 大 多 数 敏 感性 个 体 被 杀 死 , 仅 
有 少量 具有 抗 性 的 个 体 存 活 下 来 。 此 外 ,不 同 地 理 
种 群 间 充 分 的 基因 流 可 以 用 来 解释 抗 药性 的 快速 扩 
散 , 同 时 ,许多 抗 性 特征 也 通过 长 距离 的 迁移 被 积累 
下 来 (Bouvier et al.,2001)。 因 此 ,在 较 大 时 间 和 空 
间 尺 度 调 查 甜 菜 夜 蛾 的 抗 药 性 ,结合 抗 性 基因 与 遗 
传 结构 分 析 , 将 有 助 于 了 解 甜菜 夜 蛾 的 抗 性 水 平 与 
抗 药 类 别 ,最 终 指导 化 学 药剂 的 合理 使 用 。 例 如 , 甜 
菜 夜 蛾 不 同 地 理 种 群 间 遗传 距离 小 ,分 化 程度 低 , 说 
明 虫 源 相 似 , 在 进行 化 学 防治 时 ,尽量 避免 施用 与 虫 
源 地 使 用 相同 的 药剂 类 型 ,以 避免 产生 的 抗 药 性 影 
响 防治 效果 ;对 遗传 多 样 性 丰富 的 地 区 ,通常 认为 甜 
菜 夜 蛾 具有 和 较 高 适应 环境 变化 的 能 力 , 防 治 比较 困 
难 , 需 采取 轮换 施 药 , 降 低 抗 性 上 升 速 度 。 因 此 ,为 
了 正确 评估 种 群 遗传 多 样 性 ,广泛 的 取样 也 是 必要 
的 ,为 了 更 好 地 理解 甜菜 夜 蛾 的 种 群 历史 和 种 群 遗 
传 结构 ,有 必要 使 用 更 长 .更 多 的 基因 序列 ,甚至 是 
更 快 的 进化 标记 ,如 微 卫 星 等 (Excoffier et al.,1992 ; 
Posada and Crandall ,2001 ; Downie ,2005) 。 
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